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【摘 要】: 本文基于动态规划算法提出了可扩展的特征识别方法及其实现程序 TerminusMiner， 能够有效识别出序列
的高低质量区和 5TSS，3TSS，5TNS，3TNS 等特征。方法对序列特征进行分段识别，并且针对每一分段都能进行扩展性的识别，
从而能够很好的适应不定特征的识别， 达到较好的识别效果和识别速度。 通过对来自 www.conifergdb.org 的 30 多万条松树
EST 序列进行特征识别，验证了该方法。





础。 特别是在 EST 的 cDNA insert 的提取中起到重要的作用，因































针对特征的特点进行分段， 以下仅以 3TSS 为例进行分析。
















图 3 展示了 polyA 的扩展过程，其中窗口的长度是 10，窗口
正确匹配个数阈值为 8， 即窗口中正确匹配的碱基个数大于或
等于 8，则继续扩展，否则停止扩展，当前的 polyA 就是最终识别
的 polyA。




实 验 的 程 序 是 由 Java 实 现 的 TerminusMiner， 数 据 来 自
www.conifergdb.org 的 30 多万条松树 EST 序列 [1][2][7][8]。 程序使用








确率。 图 4 展示了 COLD1_13_C08.b1_A029 序列的特征识别结
果，图中序列前端识别出来的特征是 5TNS，后端是 3TNS，两 者
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(6) 特征项权值计算公式：目前使用较多的是 tf-idf 方 法，其
计算公式为：
其中，tfik 表示特征项 Tk 在文本 Di 中出现的次数，即特征项
Tk 相对于文本 Di 的文本频率，tfik 越高， 意味着特征项Tk 对于文













SVM 工具，选择分类问题（C-SVC：选择惩罚参数为 C 的 Support
Vector Classification），核函数类型设置为 RBF 核。为了获取最优
的训练参数， 本文使用 LibSVM 提供的交叉验证工具对训练集
进行了 10 重交叉验证， 得到的结果为，C=5，g=0.05。 在此情况
下，对 SVM 进行模拟实验获得的平均实验数据如表 1 所示：
表 1 在 SVM 下的分类效果
根据以上实验结果进行分析:
(1)SVM 有着良好的分类性能、泛化能力，同时，SVM 进行分
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